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Usualmente la generación de árboles de reconstrucción filogenética se realiza 
considerando información examinada dentro de un conjunto de especies previamente 
definidas. La información de dichas especies puede ser representada en base a caracteres 
homólogos o secuencias de ADN.  
Para el análisis de datos mediante caracteres homólogos existen herramientas 
tecnológicas (software) que facilitan este trabajo, sin embargo, muchas de estas herramientas 
están diseñadas para trabajar bajo ciertas características, características que si no se cumplen 
es imposible el acceso a estos recursos.  
En este trabajo se desarrolla un sistema de información que sea de código libre e 
independiente a plataforma, el cual se basa en el uso de caracteres homólogos para analizar 
el conjunto deseado de especies y utilizar el algoritmo de Hennig como base para la 
reconstrucción de filogenias además del uso del algoritmo Simple LinkAge como una 
alternativa para dicha reconstrucción. Una vez concretado el sistema, es viable su traslado a 
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El proceso de reconstrucción de filogenias dentro del campo entomológico no es un 
tema nuevo, de hecho, existen muchas herramientas que ayudan a realizar esta labor. En 
México, debido a la gran abundancia de fauna se necesitan herramientas que faciliten el 
cumplimiento de este fin. 
En el departamento de Entomología y Acarología del Colegio de Posgraduados el Dr. 
Jesús Romero Nápoles ha trabajado con numerosas herramientas de software que han 
facilitado la reconstrucción de árboles filogenéticos. En 1989 J. S. Farris produjo Hennig 86, 
un programa de parsimonia que incluía búsqueda branch and bound para la búsqueda del 
árbol más parsimonioso, se ejecuta en microcomputadoras compatibles con PC con al menos 
512K de memoria RAM y no necesita un coprocesador matemático o los gráficos del monitor 
(Washington, s.f.). 
. 
1. Introducción  
 
1.1 Planteamiento del problema 
 
Dentro del campo entomológico existe software específico que se utiliza para poder realizar 
la clasificación de especies de forma automatizada y entregar resultados de forma más rápida, 
sin embargo, existen varias restricciones que nos dificultan el uso de los mismos algunas de 
estas restricciones las principales dificultades son: son la versión y el tipo del sistema 
operativo, los entornos de desarrollo, las interfaces de usuario y la compatibilidad entre la 
versión el software y el sistema operativo.  
Debido a las necesidades y evolución de sistemas operativos se requiere que el 
software a desarrollar sea compatible con las versiones más actuales, se quiere desarrollar un 
software que sea compatible y que tenga mejoras de experiencia de usuario como son nuevas 
interfaces, presentación de datos, manejo de archivos y algoritmos más rápidos que nos 
permitan presentar mejor la información y mejorar el rendimiento. 
 
1.2 Justificación 
El conocimiento existente acerca de un objeto, persona o cosa dan identidad a los 
propósitos de un proyecto. Las ciencias necesitan de otras disciplinas auxiliares para poder 
cumplir su propósito y así poder concluir con el trabajo que le ha sido encomendado.  
La entomología es la ciencia que se encarga del estudio de los insectos, y aunque tiene 
muchos años de ventaja sobre la computación, depende en gran parte de las tecnologías para 
poder realizar todos sus procesos de forma automatizada y así poder disminuir tiempo, 




Al estudiar los insectos podemos realizar diferentes procesos como identificar su 
anatomía, su medio ambiente, su habitad y su clasificación. La clasificación de especies se 
realiza mediante diferentes técnicas que presentan puntos a favor y puntos en contra.  
 Una de las técnicas que presentan mayores beneficios y resultados para los 
investigadores es comparar especies mediante la cladística. Esta es la técnica que se utilizara 
para poder catalogar, identificar las familias, antepasados y los insectos que tienen las 
características similares.  
Desarrollar software necesita como pilar comprender en los requerimientos del 
usuario para entregar los resultados. Una vez que se tienen los requerimientos establecidos 
podemos proceder a elegir las herramientas tecnológicas y metodológicas mediante las cuales 
se hará todo el proceso de desarrollo.  
Como herramienta de desarrollo se optó por trabajar con un lenguaje de programación 
orientado a objetos. El lenguaje de programación Java (Oracle, 2015) es uno de los lenguajes 
orientados a objetos que permiten que sus aplicaciones sean instaladas en diferentes sistemas 
operativos además de contar con portabilidad en miles de dispositivos.  
Dentro de las necesidades que se presentan existen algunas que podemos mencionar 
como: trabajar con archivos que contengan información y los datos sobre los cuales se harán 
los procesos, lectura y escritura de datos, presentación de resultados a través de diferentes 
formatos de archivos y exportación de reportes por correo electrónico, y estas serán 
satisfechas mediante la aplicación que se desarrollará.  
Por lo cual, la relación entre los sistemas de información y la entomología no están 
fuera de lugar y esto nos da pie a que nuestra propuesta de desarrollo sea viable. Tras haber 
comprendido las necesidades de aplicar nuestros conocimientos para desarrollar un Sistema 
de Información como el que se ha descrito estamos solucionando un problema real que podrá 
beneficiar a muchas personas dedicadas a la de investigación entomológica.  
Debido a las necesidades de clasificar, se quiere desarrollar un software que permita 
catalogar insectos por medio de un front-end amigable al usuario y un back-end con un 
algoritmo inteligente que pueda ser validado por los expertos del área de la clasificación. 
 
1.3 Objetivo General 
Desarrollar un sistema de información (software) de código abierto, independiente de 
la plataforma y con un ambiente amigable para el usuario con la finalidad de que este entienda 
y use las herramientas que el software pondrá a su disposición para la generación de árboles 
filogenéticos. 
Se utilizará como herramienta metodológica la Ingeniería de Software (se realizarán 
prototipos en forma evolutiva para una revisión continua con el especialista, por lo que la 
metodología que más se acerca es la espiral) y como herramientas tecnológicas el lenguaje 




1.4 Objetivos específicos 
La sistemática se ha convertido en un área de gran importancia para la Biología 
moderna. En los estudios de biodiversidad, cada vez es más común encontrar cladogramas 
como mecanismo de deducción o comparación de hipótesis sobre la historia de diversos 
atributos, funciones, o de los procesos genéticos y evolutivos. Por tal motivo, desarrollar un 
sistema que nos permita conocer la historia evolutiva tiene objetivos específicos como: 
 Identificar los métodos generales para reconstrucción de filogenias que más se 
utilizan para poder interpretar la información  
 Definir el algoritmo de generación de los arboles filogenéticos  
 Si es posible, estudiar e implementar un algoritmo inteligente  
 Analizar los resultados obtenidos para medir la veracidad de los resultados  




 La integración de una plataforma de software libre y los algoritmos de reconstrucción 
filogenética basados en caracteres homólogos que procesen la información recabada de las 
investigaciones de un experto usando algoritmos heurísticos facilitará la toma de decisiones 
y mejorará la representación gráfica de los resultados para una mejor interpretación. 
2. Trabajos Previos y Antecedentes 
 
En el presente capítulo se comentan los principios y bases fundamentales de la 
entomología. Además, se comentan las diferentes ramas en las que se divide la Sistemática a 
fin de poder comprender el funcionamiento de los componentes que nos ayudarán a 
desarrollar un sistema de información para la generación de filogenias. 
 
2.1 Definición de Entomología 
 
La Entomología proviene del griego éntomos insecto, y logos tratado (ciencia: es el 
estudio científico de los insectos).  De cerca de los 1,3 millones de especies descritas, los 
insectos constituyen más de los dos tercios de todos los seres vivos conocidos y además 
tienen una larga historia fósil. Para poder estudiar esta gran cantidad de especies es necesario 
que se auxilie de otras ramas para poder realizar un estudio específico de alguna especie. 
Todos los organismos que se mueven sobre la tierra son resultado de la evolución o 
filogenética. Si analizamos la historia de la evolución encontraremos que se conecta a través 
de ancestros compartidos u otros linajes de organismos. Toda esa vida está conectada en un 




de la Biología que reconstruye este árbol y descubre los antepasados que brinda la 
distribución y la diversidad de la vida es llamada Sistemática. 
Entonces, la sistemática no es más que el entendimiento de la historia de la vida. 
Debido a la importancia de esta rama, la Sistemática forma las bases de otras ramas de 
comparación en la Biología. 
La palabra sistemática proviene de la raíz griega system que significa arreglo 
ordenado de cosas y se ha aplicado a los sistemas de clasificación, principalmente a aquél 
desarrollado por el naturalista Linneo llamado System Nature (Linnaeus, 1735). El científico 
Simpson define Sistemática como "el estudio científico de las clases y diversidad de 
organismos y de las relaciones entre ellos" (Ramos, 2007). En lo general es posible encontrar 
otros términos que refieran a la misma disciplina, como biosistemática o neo sistemática; sin 
embargo, no dejan de ser variantes del mismo término. (Napoles, 1990) 
La Sistemática ha sido definida por algunos investigadores como uno de los puntos 
focales para la Biología, para otros indican que la Sistemática es la piedra angular para toda 
investigación biológica debido a que el punto inicial o el punto de partida siempre es un 
organismo y para que se pueda llevar a cabo y describir propiamente un experimento se debe 
conocer con seguridad el organismo que se está empleando.  
 
2.2 Orígenes de la Sistemática  
 
Por siglos y por diversos propósitos, naturalistas, filósofos, químicos, botánicos y 
zoólogos, entre otros estudiosos de la naturaleza, intentaron ordenar de alguna forma a los 
seres vivos.  Dentro de esos intentos Aristóteles (322-384) desempeño un papel crucial 
debido a que trató de establecer criterios que permiten clasificar animales y plantas de forma 
sistemática y jerárquica. (Goyenechea, 2006). 
Las ideas de Aristóteles plantearon un pensamiento científico durante varios siglos y 
abrió camino seguido por muchos científicos, entre ellos el sucesor inmediato de Aristóteles 
en Atenas. Teofrasto (287-372 a. C) quien propuso la primera clasificación jerárquica de las 
plantas. Para lograr esta clasificación tomó en cuenta el sistema reproductivo, el tipo de 
inflorescencia, y en las de reproducción sexual el número de cotiledones (número de hojas 
del embrión). 
Pedanio Dioscórides (40-90 d. C.) médico, farmacólogo y botánico griego analizó el 
valor farmacológico de plantas y animales en 5 volúmenes de su tratado de materia médica. 
Este tratado constituyó la principal referencia de la farmacopea de la edad media y el 
renacimiento. 
Ese tratado, al igual que otras ideas sobre el mundo viviente, prevaleció durante 
muchos siglos e influyó poderosamente. 
El médico y botánico bávaro LeonhartFchs (1501-1566) elaboró una guía de plantas 
con nombres comunes y descripciones morfológicas que incluían, además de aplicaciones 
terapéuticas, un glosario de Botánica. Basó su ordenamiento en varias características de los 




El médico y filósofo toscano Andrea Cesalpino (1519-1603) es considerado como el 
primer botánico en sentido moderno. Cambió el enfoque de la clasificación de las plantas, 
pues hizo a un lado basarla en sus aplicaciones terapéuticas y retomo el criterio de apoyarla 
en las características morfológicas observables de sus frutos y semillas, a esto se le conoce 
como fenotipo, es decir, el resultado de la interacción de la constitución genética o genotipo 
y ambiente. 
Para finales del siglo XVII, el naturalista inglés John Ray (1627-1705) avanzó en la 
dirección de la descripción empírica la misma que había tomado Celsapino en oposición a la 
definición de órdenes racionales. Más tarde definió una especie como un grupo de individuos 
con ciertas características en común que se perpetúan en la progenie. 
En el siglo XVIII, Georges-Louis Leclerc, conde de Buffon (1707-1788), también 
adoptó esa noción, llamada de aislamiento reproductivo, para definir una especie de esta 
forma John Ray también consideró que los sistemas de clasificación de las plantas tenían que 
ser naturales, para lo cual debían basarse en el mayor número posible de rasgos. 
En cambio, su contemporáneo sueco Carl Linnaeus (1707-1778), catedrático de la 
Universidad de Upsala, como naturista botánico y zoólogo, propuso un sistema artificial de 
clasificación de dos nombres compuestos por género y especie. Además, agrupó los géneros 
en familias, las familias en clases y las clases en reinos, categorías que con el tiempo se 
incrementaron. Al advertir que su idea original, sólo basada en características de las 
estructuras reproductivas, tenía limitaciones, recurrió en adición a otros rasgos.  
Por su parte, y en concordancia con las ideas de Ray, el médico y botánico francés 
Antoine-Laurent de Jussieu (1748-1836) ideó un método analítico de clasificación natural, 
basado en la continuidad de muchos caracteres morfológicos y la subordinación entre ellos. 
También en el siglo XVIII, Erasmus Darwin (1731-1802), abuelo de Charles Darwin, 
relacionó la variación morfológica de las plantas con su modo de reproducción, que puede 
ser sexual, por semillas, o asexual, por estructuras vegetativas como tubérculos, gajos, raíces 
gemíferas u otras. Charles Darwin (1809-1882) retomó las ideas de su abuelo, por lo que 
describió y clasificó gran parte de los grupos entonces conocidos de plantas y animales. 
Gracias a todos los científicos que aportaron sus ideas la clasificación de los seres 
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plantas y 
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2.3 Taxonomía y Sistemática 
 
La Taxonomía se ha definido como una forma de organizar la información biológica 
con arreglo a diferentes métodos (como la fenética, la cladística, la taxonomía evolutiva, 
criterios de tipo ecológico, paleontológico, etc). Es una disciplina eminentemente empírica y 
descriptiva, acumula fenómenos, hechos, objetos, y a partir de dicha acumulación genera las 
primeras hipótesis explicativas. 
La Sistemática es una disciplina de síntesis, de abstracción de conceptos, de 
enunciado de teorías explicativas de los fenómenos observados. Por lo tanto, tiene en sí, un 
trasfondo teórico que supera al de la taxonomía y una vocación predictiva. 
Es necesario decir que la sistemática y taxonomía son ramas de la Biología 
responsables de la categorización jerárquica. 
La sistemática se encarga de crear sistemas de clasificación en los cuales se toma en 
cuenta: 
 Los rasgos de similitud 
 Diferencias 
 Origen 
 Relaciones evolutivas de cada especie 
Los sistemas de clasificación se representan en forma de árbol ramificado, en cuya 
base se identifica al ancestro y en las ramas la descendencia de las especies que contiene. 
La taxonomía se encarga de poner las reglas y procedimientos para identificar, 
nombrar y clasificar a cada una de las especies en las categorías o niveles de forma jerárquica, 
siguiendo los patrones de la sistemática. 
 
2.4 La Filogenia como base de la Sistemática 
 
Los científicos estudian un grupo de organismos, seleccionando características que se 
creen importantes y delimitan especies y grupos de especies basados en estas características. 
Desafortunadamente los desacuerdos siempre aparecen cuando los científicos piensan en 
características importantes debido a que lo que para uno es importante para otro pueda ser 
banal. 
Por tal razón es difícil evaluar el significado de evolución de grupos clasificados por 
intuición porque en realidad no se sabe porque ellos representan algo real en la naturaleza o 
porque esos grupos no han sido definidos del todo o fueron definidos en base a un significado 






2.5 Escuelas de la Sistemática 
 
Cada investigador puede tomar una línea diferente para poder hacer un estudio o 
investigación sobre un grupo determinado de estudio, y como se mencionó con anterioridad, 
gracias al estudio de la evolución se desarrollaron metodologías diferentes para poder 
encontrar un resultado final.  
Estas metodologías, pueden ser llamadas también escuelas y son las más utilizadas a 
la hora de la búsqueda de un árbol filogenético ya que han presentado grandes resultados en 
proyectos de investigación.     
La Sistemática se divide en. 
 Sistemática evolutiva o tradicional. 
 Sistemática numérica o Fenética. 
 Sistemática filogenética o cladística. 
Cada una presenta ventajas y desventajas que serán descritas a continuación.  
 
2.5.1 Sistemática Evolutiva o tradicional   
 
Muchos de los científicos seguidores de la Sistemática evolutiva o sistemática 
tradicional afirman que esta escuela proviene de la herencia darwiniana y definen que este 
método de análisis es el mejor debido a que en ellas se refleja tanto la evolución, así como 
los grados de similitud y divergencia y el parentesco filogenético.  Sin embargo, esta escuela 
no tiene un método definido con el cual se puedan contrastar las hipótesis filogenéticas 
diferentes, y en el caso de querer decidir cuál de las dos hipótesis es superior siempre se 
considera más adecuada la propuesta hecha por un taxónomo reconocido experto en el grupo 
en cuestión. Además, al agregar más aspectos evolutivos dentro de la clasificación que se 
está utilizando, el resultado es ambiguo debido a que pueden reconocer grupos no naturales 
o grados.  
Los evolucionistas utilizan las relaciones jerárquicas en diagramas llamados 
filogramas. Se cree que son muy informativos porque en ellos se puede observar el tiempo 
en el que aparecieron, cuando tuvieron evoluciones, la extinción de algún grupo, etc.  
Un grado puede ser definido con el término de evolución. La evolución es reconocida 
por un conjunto de caracteres adaptativos o también conocidos de adaptación con el 
ambiente. Muchas especies descendientes de un taxón ancestral pueden mantener las 
características originales de su hábitat, pero a lo largo de la evolución del grupo puede ocurrir 
que alguno de sus descendientes invada un nuevo nicho o hábitat lo que formaría nuevos 
grupos diferentes con los ancestros y los descendientes. Los nuevos grupos ligados a un taxón 
ancestral forman un nuevo grupo o grado evolutivo.  
Los grados entonces se consideran como el criterio para la construcción de jerarquías 






2.5.2 Numérica o Fenética  
 
Los científicos de la Fenética sugirieron un método debido a la falta de algún método 
robusto dentro de la sistemática evolutiva.  La idea principal de la Fenética es tomar en cuenta 
el mayor número de características que sea posible de medir, contar y observar en los 
organismos y analizarlos con técnicas numéricas.  
La Fenética es un intento de idear un método empírico para determinar las relaciones 
taxonómicas. En la práctica la Fenética no es mejor que los métodos tradicionales porque 
varios algoritmos se concentran en proyectar la similitud entre los organismos en cuestión. 
Los organismos con características similares se agrupan juntos ignorando los resultados de 
paralelismo o convergencia de evolución y por tanto dan lugar a grupos artificiales. 
 
Los seguidores de la Fenética intentan obtener la mayor cantidad posible de 
información y son rigurosos en cuanto al análisis numérico, pero piensan que la clasificación 
debe hacerse con base en la similitud total más que en la genealogía. Esto nos da como 
resultado que no están interesados en saber cómo han evolucionado las especies ni como 
están emparentadas una con la otra. (Goyenechea, 2006).  
 
2.5.3 Filogenética o cladística 
 
La filogenia se define como la historia o crónica evolutiva de las especies. En 
principio no establece grupos taxonómicos como familias, géneros, etc. Su misión es conocer 
las relaciones evolutivas entre los grupos de especies y hay un acuerdo generalizado en que 
es el criterio a seguir en el establecimiento de la organización natural. 
Desde que la teoría de la evolución ha ganado terreno, la sistemática ha buscado la 
historia de la evolución de los organismos y la ha tratado de representar en una estructura 
jerárquica.  
La filogenética pretende descubrir las relaciones ancestrales comunes que vienen al 
compartir características derivadas, las relaciones se muestran en forma de árbol filogenético 
que nos sirve para reconstruir la genealogía de una relación genealógica.  
 
Una de las mayores cualidades de la filogenética es que los resultados son 
transparentes significando que las decisiones, malas o buenas, se basan en datos que pueden 
ser examinados por cualquier persona que trata de entender los datos de la naturaleza, este 
método no depende de algún conocimiento acerca de organismos que solamente un experto 
puede comprender. 
El concepto completo de filogenética es el uso derivado de características 
apomórficas para reconstruir relaciones ancestrales comunes y el agrupamiento de taxa 




Una característica apomórfica es el término que se utiliza para distinguir el organismo 
o taxón de otros que comparten el mismo antepasado.  
Independientemente del método usado para estudiar la filogenia, ésta es única. No 
existe más que un árbol de la vida, que comienza con el primer ser vivo sobre la Tierra y 
termina con todas las especies de organismos que existen en la actualidad. Será pues, trabajo 
del investigador de la filogenia el descubrir las relaciones evolutivas entre las especies.  
Por esta razón en la actualidad se considera al Cladismo casi como la única forma de 
estudiar con criterios científicos estas relaciones, aunque se ha recordado que no es el único.  
 La necesidad de la filogenia en la clasificación es clara ya que las categorías 
clasificatorias dejan de ser abstracciones ideales más o menos arbitrarias para convertirse en 
entidades reales que expresan la perspectiva histórica única e irrepetible del mundo orgánico. 
De esta forma se consigue un valor predictivo en los grupos formados y, además, es refutable 
con la aportación de nuevas evidencias filogenéticas. 
La cladística o sistemática filogenética es el paradigma actual de la taxonomía. La 
cladística considera que la clasificación natural es aquella basada en las relaciones 
genealógicas de los organismos, comúnmente expresadas en un cladogramas. Este método 
se ha convertido en el más utilizado por los sistemáticos de todo el mundo para la 
reconstrucción filogenética de grupos biológicos. Este método es el método más robusto y 
ha empezado a permear en otras disciplinas de la biología, la geografía, ecología, evolución, 
etc.  
La sistemática filogenética fue propuesta por Willi Hennig en 1950 y hace uso de 
caracteres homólogos para reconocer grupos monofiléticos usando un método robusto y 
repetible, sin importar que tanto renombre tenga el taxónomo que proponga la clasificación. 
(Goyenechea, Sistemática: su historia, sus métodos y sus aplicaciones en las serpientes, 2006) 
A continuación, se presenta una tabla comparativa que resalta las características 
básicas que se pueden considerar dentro de los métodos en la sistemática (ver tabla 1).   
Tabla 1 Comparación de métodos en la Sistemática 








Genealogía Genealogía + semejanza 
global 
Semejanza evolutiva Usados todos los 
tipos 
Solamente apomorfías Solamente homologías 
Peso de los 
caracteres 
No usado Generalmente no 
usado 
Usado 
Homología No considerada De importancia capital Importante 
Fósiles No usados Pueden ser 
considerados, pero no 
de más importancia 
que las especies vivas 





Datos ecológicos y 
evolutivos 
No usados Raramente usados Puede ser muy 
importante 
Tasas de evolución  No considerable No considerable Muy importantes 
Transformación del 













La clasificación refleja 
tanto modelos de 
ramificación como 
grados de diferencia 
entre taxones 
 
Resumiendo, en la Fenética numérica se agrupan las especies de acuerdo a sus 
características externas. Representa un intento de clasificar los organismos basándose en su 
similitud global, normalmente establecida sobre caracteres morfológicos u otros rasgos 
notables, sin tener en cuenta su filogenia. 
Mediante la Fenética se persigue encontrar un modelo de ordenación de las 
características de los organismos que reduzca los patrones de variación que con frecuencia 
son muy amplios a unos márgenes manejables convirtiéndolos en valores numéricos. En la 
práctica esto se hace midiendo series de variables, a menudo basadas en características 
morfológicas, que se ordenan, mediante tratamiento matemático, en gráficos 
multidimensionales.  
El problema de este método consiste en que para hacer comprensibles los resultados 
hay que renunciar a parte de la información decidiendo, de una forma un tanto arbitraria, 
cuáles son los caracteres de mayor peso, es decir los que más influyen en el resultado final, 
y cuáles son los menos relevantes y pueden menospreciarse. 
En cambio, la cladística analiza matrices de datos para producir un diagrama de árbol 
denominado cladograma.  
Un cladograma se puede definir como una hipótesis grafica de relaciones 
genealógicas entre especies (conocidos como taxones).  
La robustez de estas hipótesis se puede verificar mediante medidas de bondad de 
ajuste de la matriz a cladogramas como el índice de consistencia o técnicas de remuestreo 
que ponen a prueba la robustez de cada grupo. 
El método cladista ha experimentado cambios desde su concepción original, sin 
embargo, la esencia del método se ha mantenido. Los biólogos ahora cuentan con más 
herramientas para evaluar sus hipótesis filogenéticas.  
Ahora bien, la razón de la factibilidad y viabilidad del método cladista descansa sobre 
dos propiedades de los seres vivos que podemos identificar a continuación:  
 En primer lugar, los seres vivos forman linajes. El científico Simpson 
en el año 600 definió a un linaje como un conjunto de organismos, interconectados a 
través del tiempo y del espacio, por la transferencia de material genético, de los 




padre-abuelo, tres organismos relacionados entre sí por la transferencia de 
información genética.  
 En segundo lugar, los progenitores producen descendientes con 
modificaciones heredables, que se integran a la variabilidad de los linajes. Sí el linaje 
se divide, la variación es la base de la que surgen nuevos linajes. (Lara, 2015) 
Debido a estas carácterísticas se ha determinado el uso de la Cladística como la 
corriente de investigación sobre la cual podremos basar los resultados. Las herramientas que 
ayudan a comprobar la robustez son de gran utilidad para poder sostener resultados y 
encontrar pruebas que puedan ser aceptadas.  
3. Principios Básicos 
 
Para los años 450 A. C. el Filósofo Sócrates, en su búsqueda interminable sobre el 
conocimiento, hizo mención de uno de los dilemas más grandes que ha tenido el ser humano 
“la investigación”.  
Sócrates sostenía que “la investigación es el objetivo primordial y el fin básico de la 
existencia del ser humano” (Bastar, 2012), y decía esto debido a que como seres pensantes 
tenemos la necesidad de saber cómo funciona el mundo a nuestro alrededor, entender 
problemas matemáticos muy complejos o simplemente concebir los hechos que suceden día 
con día.  
Para comprender todo lo relacionado a un mini mundo o universo en discusión es 
necesario que entendamos como funciona cada elemento que está contenido en ese universo, 
de tal forma que de lo particular caminemos hacia el funcionamiento total y comprendamos 
como es que nuestros elementos interactúan entre sí para dar vida a un todo. 
Dentro de la Sistemática Filogenética o Cladística, como es también conocida, existen 
un sinfín de elementos que participaran dentro de un análisis filogenético y que por ende nos 
basaremos en ellos para construir modelos gráficos de representación (Cladogramas) que nos 
muestren los resultados de los análisis que hemos hecho. 
La importancia de integrar todos los elementos dentro la cladística será el éxito de 
nuestro análisis de tal forma que los resultados se acercaran lo más posible al resultado 
deseado por el usuario.  
 
3.1 Elementos Dentro de la Cladística  
 
La cladística o sistemática filogenética estudia la diversidad orgánica a través del 
reconocimiento de las relaciones genealógicas de los organismos. Por consiguiente, los 
métodos de cladística agrupan organismos que comparten determinadas características.  
Estas características provocan que los taxas (grupos) similares sean agrupados y 
aquellos que no comparten muchas similitudes sean declarados no aptos para entrar dentro 




Las relaciones mencionadas son representadas mediante una estructura jerárquica que 
representa a los grupos que fueron agrupados. Habitualmente estas representaciones gráficas 
son conocidas dentro de la cladística como arboles filogenéticos o cladogramas los cuales 
son denominados así por las ramas que los conforman y los nodos finales que lo componen.  
Antes de poder comenzar a crear los cladogramas es necesario que establezcamos 
algunos principios fundamentales de la sistemática filogenética.  
Entre los conceptos más importantes que se usan en cladística están los términos 
como la parsimonia y el cladograma que son los elementos fundamentales sobre los cuales 
se basan una serie de conceptos y definiciones que serán descritas en este capítulo. 
Parsimonia. Es el principio que dice que la naturaleza se comporta de manera 
sencilla, es decir, que no busca caminos intrincados, por lo que al realizar un análisis 
cladístico en donde se obtienen varios cladogramas como resultados, se prefiere el que sea 
más parsimonioso, es decir, que tenga el menor número de pasos.  
Cladograma. Es el diagrama de ramificación resultado de un análisis cladístico y en 
él se reflejan las relaciones filogenéticas de los taxones terminales. Según (Morrone, 2000) 
se pueden nombrar las partes del cladograma como ramas a cada una de sus divisiones, donde 
en la punta se colocan los taxones terminales.  
Otros componentes importantes son los nodos, los cuales son las intersecciones de 
dos ramas, y denota que existe una relación desde el nodo y a todas las ramas que parten de 
él.  Hay dos tipos de nodos, el nodo basal o raíz que representa la intersección o punto de 
partida del cladograma y los nodos internos que son las intersecciones que se dan entre ramas 
intermedias del cladograma (Goyenechea, 2006). 
 
3.2 Las funciones de la Sistemática 
 
 La sistemática, como parte de las ciencias biológicas, tiene funciones importantes las 
cuales son: 
 Proveer, mediante la clasificación, el marco conceptual a través del 
cual los biólogos pueden comunicar información acerca de los seres vivos. 
 Proporcionar, mediante cladogramas, las bases para proveer diferentes 
interpretaciones evolutivas. 
 Predecir, mediante cladogramas y las clasificaciones derivadas de los 
mismos, propiedades de los organismos recién descubiertos y poco conocidos. 
(Morrone, 2000). 
Estas funciones expresan lo que en realidad se tiene que hacer. Por eso, para llevar a 
cabo un estudio sistemático aplicando la metodología cladística básicamente se siguen cuatro 
pasos:  
1. Seleccionar los taxones que serán las unidades de nuestro estudio.  
2. Seleccionar los caracteres que brindarán la evidencia sobre las relaciones 




3. Descubrir las relaciones genealógicas de los taxones analizados y expresarlas en 
un cladograma.  
4. Traducir las relaciones genealógicas del cladograma en una clasificación formal 
(Morrone, 2000). 
Un paso muy importante para realizar un análisis cladístico consiste en seleccionar 
los caracteres que permitirán evidenciar las relaciones filogenéticas de los taxones 
estudiados.  
La tarea de seleccionar taxones, que serán nuestras unidades de estudio, es lo más 
básico y esencial de nuestro análisis; dentro de esta etapa es necesario que se determinen los 
taxas que participaran y los caracteres que se utilizaran para poder generar el análisis 
respectivo. En este punto cabe destacar que el listado de taxas y la matriz de características 
son definidas por el experto que pretende generar el cladograma respectivo. Es necesario 
también determinar también cuales caracteres son primitivos y cuales son derivados y por 
consiguiente es ineludible dar a conocer algunas definiciones antes de comenzar a explicar 




Un carácter es cualquier atributo que podemos observar en un organismo cuyas 
diferentes manifestaciones se denominan estados. Para definir el valor de un estado 
respectivo a un carácter específico se determina por medio del número de elementos que 
tiene el atributo.  
Supongamos el número de patas, los valores pueden ser: 2 patas, 4 patas. Para el 
carácter número de alas los estados respectivos podrían ser 2 alas, 4 alas, etc. O al definir el 
número de manchas que son observables en algún organismo nuestros estados que podría 
tomar el atributo podrían ser de 2 manchas, 4 manchas, etc.  
Existen diferentes formas para referirse a estos estados en cladística.  
 Estado Plesiomórfico: Es aquel estado que es presentado en principio 
de la relación, se podría decir que es el primero en surgir en el tiempo, se infiere que 
se haya o que se hallaba en el ancestro del grupo de estudio.  
 Estado Apomórfico: Es aquel que surge a partir de un estado 
Plesiomórfico  
 Simplesiomorfía: Estado plesiomórfico que está presente en dos o 
más taxones 
 Autapomorfía: es un estado apomórfico presente en un único taxón 
 Sinapomorfía: Es un estado apomórfico compartido por dos o más 
taxones 
Todos estos términos son relativos, ya que cuando un estado surge en una especie es 
una Autapomorfía (Figura 2a), si luego se produce un evento de especiación se convierte en 




diferente (otra Autapomorfía), el estado original de todo el grupo pasa a ser plesiomórfico 
(Figura 2c).  
 
Figura  2  (a) Autapomorfía; (b) sinapomorfías; (c) simplesiomorfía 
 Homoplasia. En los casos en que un carácter se desarrolla 
independientemente a partir de ancestros diferentes hablamos de homoplasia.  
 Según provengan del mismo o de diferentes estados, se consideran 
paralelismos o convergencias, respectivamente (Fig. 3a, b). También puede ocurrir 
que una de las sinapomorfías de un grupo se pierda en uno de los descendientes, que 
entonces posee el estado plesiomórfico. En este caso hablamos de reversiones (Fig. 






Figura  3 (a) Paralelismo; (b) convergencia; (c) reversión 
3.4 Matrices de Datos 
 
Una vez que se el experto ha obtenido el conjunto de datos a analizar es necesario que 
se plasmen en una estructura de datos que pueda representar plenamente los taxas que se 
tienen y cada característica que será tomada en cuenta para el análisis. Para esto, es común 
que encontremos los datos representados mediante una matriz en la cual los taxones suelen 
representarse en filas y los caracteres en columnas.  
Es de suma importancia que conozcamos el término de grupo externo también 
llamado out group. La función de este grupo es que lo podamos utilizar como un grupo de 
comparación sobre el cual nos basaremos para poder hacer los cálculos necesarios y además 
poder enraizar los cladogramas. Sino los incluimos, el cladograma carecerá de raíz. Más 








Un ejemplo de esta representación es presentado en la Tabla 2: 
Tabla 2 Matriz de datos ejemplo 
 1 2 3 4 
Taxa 1 0 0 1 0 
Taxa 2 1 0 0 1 
Taxa 3 1 1 0 0 
Taxa 4 1 1 0 1 
 
Una matriz con información real puede ser nombrada como se muestra en la Tabla 3 
Tabla 3 Ejemplo de conjunto de taxas 
 
 
La tabla 4 muestra las características a representar. 
 











Un cladograma (Fig. 4) es un dendrograma que refleja las relaciones genealógicas de 
los taxones terminales.  Hay varios términos empleados para describir las partes de un 
cladograma 
 Raíz o nodo basal: Es la base o punto de partida del cladograma.  
 Nodos internos o componentes: Son los puntos de ramificación del 
cladograma, es decir que están conectados con dos o más nodos o taxones terminales.  
 Ramas internas o internodos: Son los segmentos que unen nodos 
internos entre sí. 
 Ramas terminales. Son los segmentos que unen nodos internos y 
taxones terminales.  
 Taxones terminales: Son las unidades en estudio, es decir los taxones 
que se hallan situados en los extremos de las ramas terminales y están conectados con 
un solo nodo interno o con la raíz. 
 
Figura  4 Partes de un Cladograma 
Hay varios términos que se emplean para describir los distintos tipos de cladogramas  
 Cladogramas dicotómicos, binarios o totalmente resueltos. Son los 
cladogramas en que ningún nodo interno se conecta con más de dos nodos o taxones 





Figura  5 Cladogramas dicotómicos 
 
 Cladogramas politómicos o parcialmente resueltos. Son los 
cladogramas que contienen uno o más nodos internos conectados con más de dos 
nodos internos o taxones terminales. En la figura 6, vemos una tricotomía basal que 
conduce a AB, C y DEF 
 
Figura  6 Cladogramas Politómicos 
 Cladogramas no enraizados. Son los cladogramas en que no hay nodo 
basal o raíz (Fig. 7a). 
 Cladogramas enraizados. Son los cladogramas que tienen un nodo 
basal o raíz que les imparte dirección. A partir de un cladograma no enraizado 
podemos obtener diferentes cladogramas enraizados, según en qué parte del mismo 






Figura  7 Cladogramas con raíz y sin raíz 
 
3.6 Estadísticos descriptivos 
 
Existen varios valores estadísticos que  permiten determinar el grado de 
homoplasia de un cladograma 
3.6.1 Longitud del Cladograma 
 La longitud del cladograma se representa por el número de pasos necesarios para 
sustentar las relaciones genealógicas de los taxones en el mismo cladograma. Cuando mejor 
sea el ajuste de los caracteres al cladograma, menor será el número de homoplasias y, por 
ende, menor será la longitud del cladograma (es decir, será más simple o más parsimonioso). 
3.6.2 Índice de consistencia 
 El índice de consistencia cuantifica la homoplasia relativa de un carácter. Se calcula 
dividiendo el número de pasos esperados (dado el número de estados del carácter) entre el 




              (1) 
Donde: 
ci = índice de consistencia  
m= cantidad mínima de cambios para el carácter (es igual al número de estados menos 1) 
s= número real de pasos del cladograma  
Cuando no hay homoplasias, m=s y ci=1, de lo contrario cuanto mayor sea la cantidad 
de homoplasia el valor de m será mayor y el valor de ci disminuirá.  
Para calcular el valor general de la homoplasia del cladograma, podemos sumar los 






El índice de consistencia tiene dos inconvenientes, por una parte, se relaciona 
inversamente con el número de taxones y de caracteres por lo que no será útil para comparar 
cladogramas obtenidos a partir de distintas matrices de datos. Por otra parte, resulta sensible 
a los caracteres no informativos, como las Sinapomorfías de todo el grupo en estudio y las 
Autapomorfias. Por esta razón, es recomendable excluir del análisis a los caracteres no 
informativos cuando calculamos el índice de consistencia.  
3.6.3 Índice de retención. 
Este índice cuantifica la homoplasia observada en un carácter en función de la 




       (2) 
Donde  
g: mayor cantidad posible de cambios que podría tener el carácter en el cladograma 
m: cantidad mínima de cambios (es igual al número de estados menos uno) 
s: número real de pasos  
3.6.4 Índice de consistencia rescalado 
Aun cuando el ajuste de un carácter en el cladograma sea el más pobre posible, el 
índice de consistencia nunca llegará a ser valor cero, aunque esto si puede ocurrir con el de 
retención. Por esto, Farris propuso el índice de consistencia rescalado que simplemente surge 
de multiplicar el valor del índice de consistencia por el índice de retención (Ecuación 3). 
𝑟𝑐𝑖 = 𝑐𝑖 𝑥 𝑟𝑖     (3) 
 
3.6. 5 Grupos monofiléticos. 
 También conocidos como clados o grupos naturales. Son aquellos que incluyen todos 
los descendientes de un ancestro común, es decir que realmente existen, como resultado de 
la evolución. Pueden ser reconocidos por compartir una o más sinapomorfías o por poseer 
una combinación particular de caracteres. En el cladograma de la figura 8, los grupos 
ABCDEFG, BCDEFG, CDEFG, DEFG, DE y FG son monofiléticos. 
3.6.6 Grupos parafiléticos 
 También conocidos como grados. Son aquellos que excluyen algunos de los 
descendientes del ancestro común, y están basados en simplesiomorfías. En el cladograma 







Figura  8 Cladograma con grupo Parafilético 
4.  Métodos de Inferencia Filogenética  
 
De acuerdo con la información obtenida hasta ahora, hemos comprendido que el 
objetivo es generar a partir de cierta información un árbol, el cual podrá expresar la relación 
que existe entre las especies y su respectiva evolución.  
Para determinar estos árboles los científicos utilizan diversos métodos que son 
basados en principios matemáticos sin embargo cada científico elige el método sobre el cual 
ha de trabajar. 
Los métodos con los cuales se puede trabajar son métodos basados en matrices de 
distancias que previamente se tienen calculadas, es decir, la primera etapa de recolección de 
datos es un trabajo muy importante que solo un experto puede validar. Muchas de estas 
matrices de datos han sido calculadas en base a características moleculares de ácido 
desoxirribonucleico.  
El ADN es una molécula formada por dos filamentos. Cada filamento está compuesto 
por una cadena que a su vez está compuesto por A (Adenina), T (timina), C (Citosina), y G 
(guanina). Estas cadenas se relacionan entre sí para formar una secuencia de ADN. 
Las secuencias de ADN son cadenas que se relacionan entre sí (Fig. 9) 
 
Figura  9 Secuencia de ADN 
En base a las secuencias de ADN existe un proceso que es llamado Alineamiento de 
secuencias y se puede definir como comparar zonas específicas entre dos secuencias para 
identificar patrones para poder establecer así una función similar y un origen evolutivo entre 
especies. 
Todos los estudios evolutivos de grupos de organismos se basan en la elección de 




cumplir dos requisitos, ser homólogos (en todos los organismos de estudio) e independientes 
entre sí. Los caracteres homólogos son aquellos que tienen el mismo origen y cumplen la 
misma función. 
La naturaleza de los caracteres puede ser muy variada. Cualquier fuente de 
información filogenética valida y contrastada puede proporcionar caracteres fiables para un 
estudio evolutivo. Los principales estudios evolutivos han sido en base a caracteres 
morfológicos y los caracteres moleculares.  
El desarrollo e implementación de algoritmos basados en caracteres moleculares 
como las secuencias de ADN son un marco importante para la investigación en el área 
biomédica, sin embargo, en este proyecto trabajaremos con caracteres morfológicos para la 
creación de matrices.  
4.1 Teoría de Grafos 
 
La Teoría de Grafos es una parte importante dentro de las matemáticas y el cómputo. 
Los problemas que se presentan en cómputo son solucionados en ocasiones mediante Grafos. 
En 1736 el matemático suizo Leonard Euler público un artículo llamado “La solución de un 
problema a la geometría de posición “, en este artículo Leonard Euler da la solución al 
problema de los 7 puentes de Königsberg. 
En este problema se plantea el recorrido de una ciudad cruzando cada uno de los siete 
puentes exactamente uno a la vez, los habitantes de esa ciudad pensaron que no se podía, 
pero nadie hasta ese momento había dado algún argumento que comprobara su idea.  
Euler dio una propuesta matemática a esto de tal forma que tomó solo la información 
importante y no tomó datos como áreas, longitud entre puentes sino concentro en la relación 
entre ciudades y puentes.  
Un grafo G = (V, A) es una colección de puntos llamados vértices V, unidos por 
líneas llamadas aristas A. Cada arista une dos vértices. 
Las aristas son representadas mediante líneas rectas o arcos. Cuando una arista 
conecta el nodo a sí mismo es conocido como lazo.  
En teoría de grafos es común que las aristas tengan una dirección. Puede ser que el 





Los grafos deben de cumplir con las siguientes características: 
 Un sub grafo de un grafo es un subconjunto de vértices del grafo 
original, y un conjunto de aristas entre estos. 
 El grado de un vértice v es el número de aristas que lo contienen. 
A B 




 Dos vértices u, v se dicen adyacentes si existe una arista que los 
contiene, esto es si {u, v} E A. 
 Una trayectoria es una sucesión de vértices con la propiedad de que 
cada vértice es adyacente al siguiente y tal que en la correspondiente sucesión de 
aristas todas las aristas son distintas. Es permitido que un vértice aparezca en una 
trayectoria más de una vez. 
4.2 Grado de un grafo 
 
 Grado de incidencia positivo: El grado de incidencia positivo de un 
nodo nj es el número de arcos que tienen como nodo inicial a nj. Ejemplo: El grado 
de incidencia positivo de 1 es igual a 3 (Fig. 11). 
 
Figura  11 Grado de Incidencia Positivo 
 Grado de incidencia negativo: El grado de incidencia negativo de un 
nodo nj es el número de arcos que terminan en nj. Ejemplo: El grado de incidencia 
negativo de 1 es igual a 1 (Fig. 12). 
 
Figura  12 Grado de Incidencia Negativo 
 
 Grado de un nodo: Para grafos es el grado de incidencia positivo menos 
el grado de incidencia negativo del nodo. Ejemplo: El grado de 1 es igual a 3 –1 = 2, 
el grado del nodo 4 es 2 –2 = 0. Para grafos no dirigidos es el número de líneas 





Figura  13 Grado de un nodo 
En este contexto existe un tipo de grafo que es especial y es conocido como árbol. Un 
árbol es un grafo que tiene la cualidad de no contener ciclos, es decir es un tipo de grafo que 
es aciclico, pero a la vez es convexo.  
Los árboles se crean en base a nodos. Un nodo es la unidad sobre la cual se puede 
construir el árbol y puede tener cero o más nodos hijos conectados a él. Se dice que el nodo 
A es padre de B si existe un enlace desde A hasta B o se puede decir también que B es hijo 
de A. Dentro de los árboles solo puede existir un único nodo que no tiene padre, pero es de 
donde salen todos los demás nodos hijos y este es conocido como el nodo raíz. Un nodo que 
no tiene hijos se conoce como hoja. Los demás nodos (tienen padre y uno o varios hijos) se 
les conoce como rama. 
4.3 Construcción de Árboles Filogenéticos 
 
Un árbol es una colección de elementos llamados nodos, uno de los cuales se distingue 
como raíz, junto con la relación que impone una estructura jerárquica entre los nodos Fuente 
especificada no válida.. Formalmente un árbol se puede definir de manera recursiva de la 
siguiente forma:  
 La estructura puede ser vacía 
 Un conjunto finito de uno o más nodos, tal que existe un nodo 
especial llamado raíz, y donde los restantes nodos están separados en n>0 conjuntos 
distintos, cada uno de los cuales es a su vez un árbol (sub arboles del nodo raíz). 
 La definición implica por lo tanto que cada nodo del árbol es raíz de 
algún sub árbol contenido en el árbol principal. (Fig. 14). 
  
 




Una vez que se ha determinado el grupo de especies y la matriz de distancias genéticas 
podemos comenzar a construir los arboles filogenéticos a través de los métodos que se van a 
describir más adelante, empero de todo esto es necesario decir que se pueden construir 
muchos árboles y cada uno de estos constituirá una hipótesis evolutiva diferente. 
Una parte a considerar dentro de la Cladística es que no es un sistema intuitivo, sino 
que se basa en métodos empíricos de reconstrucción de filogenias usando unas reglas 
evolutivas estrictas como los ancestros comunes unidos a través de Sinapomorfías y en esto 
se basan las diferentes hipótesis evolutivas de tal forma que el experto podrá elegir la mejor 
de ellas.  
Hemos hablado de los arboles filogenéticos en términos biológicos, pero 
matemáticamente un árbol filogenético puede expresarse dentro de la teoría de grafos como 
un árbol H = (V, T) donde V es el conjunto de nodos externos (especies) e internos (ancestros) 
y T es el conjunto de aristas (ramas) de H. 
Dado un conjunto s= {s1, s2, s3,…., Sn} de especies, un árbol filogenético H = (V, 
T) es un árbol con n hojas y m nodos internos de grado 3.  
Como H es un árbol entonces tiene n+m-1 aristas, además por técnicas de 
enumeración de árboles filogenéticos tenemos que H tiene 2n-3 aristas, por tanto, el número 
de nodos internos es: n- 3. Así H es un árbol con |V| = 2n-2 y |T|=2n-3. 
4.4 Raíz de un árbol filogenético  
 
Los arboles filogenéticos pueden estar enraizados o no. En los arboles enraizados 
existe un nodo en particular llamado raíz a partir del cual comienza a desprenderse el camino 
evolutivo que se va formando. Un árbol no enraizado solamente especifica las relaciones de 
parentesco entre los taxones, pero no define el camino evolutivo (Fig. 15). 
 
 
Figura  15 Árbol con raíz y sin raíz 
En base al número de taxones que se utilizaran en el estudio existirá una gran 
diversidad de árboles. Por ejemplo, si hablamos de 3 especies A, B, C. pueden existir 3 





Figura  16 Árboles generados con 3 especies 
4.5 Complejidad Matemática 
 
Según (Rodriguez Catalán, 2001) el número de posibles arboles enraizados para n 




           Para n>2           (4) 
Donde Nr es el número de árboles con raíz y n es el número de taxones que participan 
en el análisis.  




      (5) 
Donde Nu es el número de árboles sin raíz y n es el número de taxones que participan 
en el análisis.  
El número de posibles arboles enraizados para n taxones es igual al de los arboles sin 
raíz para n-1 taxas. Ambos números se incrementan rápidamente a medida que n aumenta. 
Puesto que solo uno de esos árboles representa correctamente la verdadera relación evolutiva 
resulta difícil inferir la topología de un árbol cuando n es elevado como se puede observar en 
la figura 17.  
 
Figura  17 Número de árboles con y sin raíz 
De este modo puede verse que a partir de 12 especies el número de árboles a 




tanto se utilizan heurísticas para calcular todos los posibles árboles. Esto permite que el 
experto pueda analizar los árboles generados y escoger el mejor según su experiencia. 
 
Los métodos que se establecen a continuación pueden ser clasificados en 3 grupos 
diferentes. 
 Métodos basados en Distancias 
o WPGMA 
o Neighbor joining 
 Métodos basados en caracteres (Criterio de Optimización) 
o Hennig 
o Máxima Verosimilitud (Maximum Likely-Hood Methods) 
o Parsimonia (Maximun Parsimony Methods) 
 Métodos Bayesianos    
 
4.6  Métodos Basados en Distancias 
 
Los métodos basados en distancias utilizan principios matemáticos y estadísticos con el fin 
de unir aquellos grupos que son más parecidos entre sí. Los métodos más conocidos son: 
4.6.1. WPGMA (Weighted Pair Group Method Using Arithmetic Average) 
 
Este fue uno de los primeros métodos de agrupamiento y el más sencillo para la 
construcción de árboles con raíz. El WPGMA entrega como resultado un árbol en el cual las 
distancias entre la raíz y cada especie son las mismas (lo que se conoce como distancias ultra 
métricas). 
Este algoritmo recibe un conjunto S = {1, 2, ..., n} de especies y una matriz D ∈ R 
n×n que contiene las distancias evolutivas entre todos los pares de especies. 
Cada vez que especies son agrupadas, son reemplazados por un nuevo nodo (ancestro 
hipotético), el mismo que entra a formar parte del conjunto Q de nodos por procesar. 
La distancia del ancestro hipotético hacia los demás nodos en Q es el promedio simple 




Este método fue introducido como parte de los métodos de agrupamiento. Similar al 
método WPGMA, su diferencia radica en que las distancias son calculadas con un promedio 
aritmético que depende del número de especies de cada grupo. Si no se quiere trabajar con 
un simple promedio, el UPGMA es una buena opción. 
Cada búsqueda del elemento más pequeño dentro de la matriz de distancias demanda 
una cantidad proporcional a n operaciones. Sin embargo, el proceso puede hacerse más 




que contiene el elemento más pequeño (o viceversa), así la búsqueda del mínimo requiere 
una cantidad proporcional a n operaciones. 
 
El trabajo extra requerido para mantener actualizada esta lista luego de cada 
agrupamiento es proporcional a n. En total esta variante del algoritmo requiere n operaciones. 
La metodología de este método es similar al método WPGMA, diferente en la 2 forma 
de calcular las distancias. 
 












La argumentación de Hennig considera la información de cada carácter uno a la vez. 
Es fácil de entender mediante un pequeño ejemplo tomado de (Lipscomb, 1998). En este 
ejemplo tomaremos como base una matriz de datos que contiene 4 grupos de estudio (taxas) 
y 6 características (ver Tabla 6) 
 
Tabla 6 Tabla de datos con 5 especies 
 Características 
 1 2 3 4 5 
Outgroup 0 0 0 0 0 
A 1 0 0 0 1 
B 1 1 0 1 0 
c 1 0 1 1 0 
1.- El carácter 1 une los taxas (grupos) A, B y C porque ellos comparten el carácter 






Figura  18 Árbol generado con el carácter 1 (Lipscomb, 1998) 
2.- Carácter 2 – el carácter derivado es encontrado solo en el taxón B, y no provee 
mucha información sobre las relaciones entre taxas (Fig. 19). 
 
 
                   Figura  19 Árbol generado con el carácter 2 (Lipscomb, 1998)  
 
3.- Carácter 3 el carácter derivado es autopomorifico para el grupo C (Fig. 20). 
 
 
Figura  20 Árbol generado con el carácter 3 (Lipscomb, 1998)] 
4.- Carácter 4 el carácter derivado es sinapomorfico y une los taxas A y B (Fig. 21) 
 
 
                   Figura  21 Árbol generado con el carácter 4 (Lipscomb, 1998) 






                 Figura  22 Árbol generado con el carácter 5 (Lipscomb, 1998)] 
Las matrices de datos reales raramente son así de simples. Sin embargo, el concepto 
es el mismo. Dentro del siguiente diagrama de flujo se representa el funcionamiento de 
nuestro algoritmo (Fig. 23). 
 
5.1   Diagrama de Flujo 
 
 
                                       Figura  23 Diagrama de Flujo Hennig 
5.2 Seudocódigo 
 
1.Obtener matriz de Datos 
  2. Recorrer matriz de datos 
     3.Buscar característica con mayor incidencia 
       4.Copiar columna en nueva matriz 




   6. Recorrer matriz de columnas ordenadas 
      7. Buscar grupo (fila) con mayor número de características 
        8. Copiar fila a nueva matriz 
    9. Terminar de recorrer matriz ordenada por columnas 
    10. Recorrer matriz ordenada por columnas y filas 
      11. Identificar que grupos se unen con cada característica 
      12. Guardar grupos en Array 
    13. Terminar de recorrer matriz ordenada por columnas y filas 
    14. Recorrer array de grupos 
 15. Si array[i] = array[i+1] 
    16.Graficar solo una vez dicho grupo 
              17. Sino  
                  18.  Graficar ambos grupos 
     19. Terminar de recorrer array 
20. Fin de ejecución  
 
5.3 Complejidad Matemática de Hennig 
 
Como se observa en la figura 23, el algoritmo programado requiere tres ciclos. Cada 
ciclo contiene anidados dos ciclos para poder recorrer la matriz (A (n3) + B (n3) +C (n3)), por 
tanto, la complejidad es Ҩ (n3). 
5.4 Metodología de programación Hennig 
 
Diseñar Software a la medida no es una tarea fácil, de hecho, es una de las más arduas 
al momento de la creación y actualización. Para facilitar la reconstrucción un árbol 
filogenético es necesario que la información sea presentada de la mejor forma posible ya que 
esto ayuda directamente con el procesamiento de los datos.  
Cuando se presenta una matriz de información dada directamente por el usuario, aun 
no presenta tratamiento alguno para comenzar a trabajar. Como paso inicial ordenamos el 
contenido de la matriz de tal forma que las filas se ordenen de mayor a menor, es decir, poner 
las filas que tienen más 1´s al inicio de una nueva matriz de datos. 
 
 




Basados en la matriz de la figura 24. Se identifica que columnas son las que tienen 
mayor número de 1´s (el carácter que se presenta en el mayor número de especies) para 
después ordenarla tomando como base este principio (Fig. 25) 
 
 
Figura  25 Matriz de datos ordenada por filas y columnas 
Ahora bien, como se puede observar, se presenta una forma de ver que caracteres 
tienen más peso dentro de la reconstrucción. En la figura 25 se puede observar que el mayor 
número de 1´s se concentra en el triángulo superior de nuestra matriz de datos. 
Como resultado, esto ayuda a tener una idea más clara de que especies están en 
profundidad y cuales son aquellos que presentan menos profundidad en un árbol filogenético 
(Fig. 26). 
 
Figura  26 Cladograma generado con la aplicación desarrollada 
6. Metodología Propuesta Simple LinkAge 
 
El Análisis Clúster o Análisis de Conglomerados, es una técnica estadística 
multivariante que busca agrupar o separar elementos o variables tratando de lograr la máxima 





El Análisis Clúster tiene una tradición en muchas áreas de investigación. Sin 
embargo, las soluciones que se obtienen no son únicas, la medida de pertenencia al 
conglomerado para cualquier número de soluciones depende de muchos elementos que 
participan en el procedimiento elegido.  Por otra parte, la solución clúster depende totalmente 
de las variables utilizadas, la adición o destrucción de variables relevantes puede tener un 
impacto substancial sobre la solución resultante. (Hernández, 2011) clasifica los 
conglomerados en dos categorías: 
 
6.1 Algoritmos de partición 
 
Método de dividir el conjunto de observaciones en k conglomerados (clusters), en 
donde k lo define inicialmente el usuario. 
 
6.2 Algoritmos jerárquicos 
 
Son métodos que entregan una jerarquía de divisiones del conjunto de elementos en 
n conglomerados, es decir, en base a un grupo de estudio puede unir o dividir dicho elemento 
en N conglomerados, las uniones o divisiones representan un orden jerárquico dentro del 
conglomerado final. Por esta razón los algoritmos jerárquicos a su vez pueden ser 
aglomerativos o disociativos (Fig. 27). 
 Un método jerárquico disocíativo sigue el sentido inverso, parte de un 
gran conglomerado y en pasos sucesivos se va dividiendo hasta que cada observación 
queda en un conglomerado distinto. 
 Un método jerárquico aglomerativo parte con una situación en que 
cada observación forma un conglomerado y en sucesivos pasos se van uniendo, hasta 
que finalmente todas las situaciones están en un único conglomerado.  
 
 
Figura  27 Clasificación de algoritmos jerárquicos  
Para poder unir variables o individuos es necesario tener algunas medidas numéricas 
que caractericen las relaciones entre las variables o los individuos. Cada medida refleja una 
asociación en un sentido particular y es necesario elegir una medida apropiada dependiendo 






 Cuando se elige una distancia como medida de asociación, los grupos 
formados contendrán individuos parecidos de forma que la distancia entre ellos ha de 
ser pequeña.  
 Cuando se elige una medida de similaridad, los grupos formados 
contendrán individuos con una similaridad alta entre ellos. 
 
6.3 Etapas del Análisis de Conglomerados 
Como cualquier algoritmo, es conveniente identificar los pasos que se requieren para 
efectuar el análisis. Los pasos dentro del análisis de conglomerados son: 
 
1. Elección de variables 
2. Elección de las medidas de asociación 
3. Elección de la técnica de clúster 
 
Dentro del análisis filogenético que a continuación se presenta, la elección de 
variables ha sido determinada por un experto que avala la veracidad de nuestra matriz de 
datos. Nuestra medida de asociación será calculada en base a la diferencia de valores que 
tendrán cada una de las características homólogas con respecto al conjunto de taxones que 
forman la matriz de datos. Estas diferencias serán calculadas y representadas en una matriz 
de distancias.  
 
Como nuestro objetivo es formar un conglomerado único a partir de un conjunto de 
elementos, en cada observación (iteración) se ha de formar un conglomerado. Se repite ésta 
acción hasta que finalmente todos los taxas estén conectados en un único árbol. Por esta razón 
se escogió el algoritmo jerárquico aglomerativo Simple LinkAge (vecino más próximo) que 
nos ayudará a determinar la distancia respectiva entre especies con las demás pertenecientes 
al conjunto de datos a observar. Este método nos permite crear el árbol de una manera sencilla 
de tal forma que se necesite crear una matriz de distancias en la cual se marcan las distancias 
entre especies respectivamente. Una vez calculada dicha matriz, se identifica en qué lugar 
existe menos distancia para después unir las especies que tienen menor distancia entre sí.  
 
Las distancias entre conglomerados son funciones entre las observaciones, y por ende 
hay varias formas de definirlas. Usaremos la distancia mínima, también conocida como 
distancia con el vecino más cercano (Fig 28).   
 
 






 Se comienza con una matriz con n taxones (matriz de datos) y con una 
matriz n×n de distancias ∆ = (δij) simétrica y con ceros en la diagonal. 
 Se busca en la matriz de disimilaridades los grupos que tengan menor 
distancia entre si (el par de grupos más próximos). Sean U y V los grupos más 
próximos, y d(UV) su distancia. 
 Se unen los grupos U y V, y se etiqueta el nuevo grupo como (UV). Se 
actualiza la matriz de disimilaridades, de la siguiente forma: 
a) Se borran las filas y columnas correspondientes a los grupos U y V.  
b) Se añade una fila y una columna con las distancias entre el grupo (UV) 
y los grupos restantes. 
 Repetir los pasos 2 y 3, n − 1 veces. Al final, todas las unidades estarán 
incluidas en un único grupo y las etiquetas de los grupos que se han unido, así como 
las distancias con las que se unieron (Hernández, 2011). La figura 29 representa el 
diagrama de flujo del algoritmo de Conglomerados Simple LinkAge 
 
Para la realización del segundo paso, es necesario la definición de una medida de 
disimilaridad entre grupos. La medida de disimilaridad que se defina determina el tipo de 
método aglomerativo. Las disimilaridades que usaremos es la de simple Linkage o vecino 
más próximo, en este método, la disimilaridad entre dos grupos es la disimilaridad entre sus 
miembros más próximos, es decir, si U y V son dos grupos, entonces se define de la siguiente 
forma (Ecuación 6): 
 
𝑑𝑢𝑣 = min {𝑑𝑖𝑗 0: 𝑖 ∈ 𝑈, 𝑗 ∈ 𝑉}               (6) 
 
6.4 Diagrama de Flujo 
 
 




6.5 Complejidad Matemática Simple Linkage 
 
Como se observa en la figura 29, se tienen dos ciclos anidados para buscar la distancia 
mínima entre grupos y actualizar la matriz de disimilaridades (A (n2) + B (n2)), por lo que su 
complejidad es Ҩ (n2). Estos dos ciclos están inmersos en un ciclo. Por lo que el algoritmo 
tiene una complejidad Ҩ (n3). 
 
6.6  Seudocódigo 
 
1. Leer matriz de datos 
2. Do 
3. Calcular matriz de distancias  
4. Recorrer matriz de distancias [filas][columnas] 
5.  Min=Buscar el valor mínimo () 
6.  if matriz de distancias [filas][columnas] es igual min 
7.   Grupo1 = fila 
8.   Grupo2 =columna 
9. Termina if 
 10.     Termina ciclo 
 11.  Unir grupo1 y grupo2  
12. Actualizar la matriz de datos  
13. While matriz de datos > 2 
 
Para entender de mejor forma el funcionamiento de este algoritmo se presenta el 








Se calcula a distancia entre cada una de las especies. Para los cálculos habrá que 
observar el número de cambios que se tiene entre los taxones (ver Tabla 8) 
 
 
Tabla 7 Matriz de Datos (Autoría Propia) 
 Características 
Taxón 1 2 3 
A 1 1 1 
B 0 1 1 




Tabla 8 Matriz para calcular las diferencias entre especies (Autoría Propia) 
 
La distancia entre A y B es únicamente de 1 ya que la primera característica es 1 en 
el grupo A y 0 en el grupo B. La característica 2 y 3 tienen el mismo valor por lo tanto no 
incrementa la distancia. 
Sucesivamente, se realizan los cálculos entre todas las especies con el fin de obtener 
la matriz de distancias (ver Tabla 9). 
Tabla 9 Matriz de Distancias (Autoría Propia) 
Matriz de Distancias 
Distancia A B C 
A 0   
B 1 0  
C 2 1 0 
 
Se observa que la matriz de distancias es una Matriz Simétrica puesto que                               
d (A, B) = d (B, A).  Por lo tanto, no necesitamos completar la matriz ya que el triángulo 
inferior de la matriz contendrá los mismos valores que el triángulo superior y la diagonal 
principal de nuestra matriz de distancias siempre estará llena de ceros ya que d (A, A) =0. 
La distancia mínima la podemos ubicar entre el taxón B y el taxón C, por lo tanto, B 
y C forman un nuevo grupo (ver figura 30). 




Ahora los grupos seleccionados dentro de la matriz de datos serán modificados como 
se ve en la matriz de datos (ver Tabla 10) 
 
Tabla 10 Matriz de Datos (Autoría Propia) 
Matriz de Distancias 
 Características 
Taxón 1 2 3 
A 1 1 1 
B-C 0 1 0 









Tabla 11 Matriz de Distancias (Autoría Propia) 
Matriz de Distancias 
Distancia A B-C 
A 0  
B-C 2 0 
 
D (A, B-C) = 2 
Como se puede observar, se recalculan las matrices de distancias en base a la matriz 






7 Resultados y Funcionamiento del Sistema 
 
7.1 Creación de un árbol filogenético en base al algoritmo de conglomerados Simple 
Linkage 
 
La Tabla 12 es una matriz de Datos tomada de (Nápoles, 2015) la cual se usa como 









A partir de la tabla 12 se procede a calcular la primera matriz de Distancias. Debemos 
identificar dentro de nuestra matriz cuales son los taxones que tienen menor distancia entre 
sí (menores diferencias). Un dato importante a considerar dentro de la matriz de distancias 




Figura  31 Conglomerado entre A-B-C (Autoría Propia) 




Figura  33 Conglomerado (Autoría Propia) 
mínima 0 (cero). Es por este motivo que la cantidad de árboles incrementa en base al número 
de taxones que participan en el análisis como se especificó anteriormente (ver tabla 12).  
 
                           Tabla 13 Matriz de Distancias (Autoría Propia) 
 
En la Tabla 13 se puede observar que los grupos que presentan menos distancia entre si son 
el grupo 910. Por tanto, estos dos grupos han formado un nuevo conglomerado que consta 
de la unión de los dos grupos mencionados, en la figura 32 se describe gráficamente esa 
unión.  
 
2.- Recalculamos la matriz de Distancias (ver Tabla 14)  
 
                              Tabla 14 Matriz de Distancias (Autoría Propia) 
        




Figura  34 Conglomerado (Autoría Propia) 
El siguiente elemento a unir está dado por el grupo 8. En la tabla 14 se puede dar cuenta que 
efectivamente los grupos que comparten menos distancia entre si son el grupo 8 y el grupo 
910. Por tanto, deberán unirse para formar el grupo 8910 (Fig. 33). 
 
3.- Se recalcula la matriz de distancias (Ver tabla 15): 
 
                           Tabla 15 Matriz de Distancias (Autoría Propia) 
                               
Ahora bien, como se ha visto, las matrices de distancias deben ser calculadas cada 
que se crea un nuevo grupo. En la tabla 15 se puede observar que el grupo 6 e intersección 
con el grupo 8910 son los que tienen la mínima distancia entre sí. Existen otras intersecciones 
que con diferentes grupos los cuales podrían formar nuevos conglomerados. Sin embargo, en 
nuestro ejemplo se tomará el valor de intersección mínima que se encuentra más en 
profundidad. 
4.-Se recalcula la matriz de Distancias obteniéndose la tabla 16: 
 





Figura 1 Conglomerado  (Autoría Propia) 
Figura  35 Conglomerado (autoría propia) 
Figura  36 Conglomerado (Autoría Propia) 
El siguiente grupo a formar estará dado por el grupo 4 y el grupo 68910, de esta forma 
nuestro nuevo grupo se llamará 468910 que son los grupos que se han ido formando. Dicha 
representación se ve reflejada en el conglomerado 4 (Fig. 34). 
5.- Recalculando las distancias se agrega el grupo 7 al grupo 468910 debido a que en 
la matriz de distancias (ver tabla 17) puede verse que son los grupos en los cuales existe 




                    Tabla 17 Matriz de Distancias (Autoría Propia) 
 
6.- Se procede a hacer los cálculos para la siguiente matriz de Distancias obteniendo 
como resultado la tabla 18.    
 
                           Tabla 18 Matriz de Distancias (Autoría Propia) 
         
El nuevo conglomerado se forma uniendo los siguientes grupos que tengan la menor 
distancia entre sí. En la matriz de Distancias calculadas (ver tabla 18) como en todas las 
matrices de distancias anteriores, se debió calcular la matriz de distancias en base a la matriz 
de datos. En este punto la matriz deja observar que el grupo 3 debe unirse al conglomerado 




Matriz  1 Matriz de Distancias 7 
Figura  37 Conglomerado (autoría propia) 
Figura  38 Conglomerado (Autoría Propia) 
 
7.- Recalculamos la matriz de Distancias 
 
 
                           Tabla 19 Matriz de Distancias (Autoría Propia) 
 
Se repite el proceso para cada iteración agregando los grupos con menor distancia 
entre sí. En esta iteración el grupo 5 se une al conglomerado como se puede observar en la 
figura 37. 
8.- Para concluir, se calcula la matriz de Distancias final para terminar de unir 
nuestros taxones y formar conglomerado general  
 
                                                                                                                           Tabla 20 Matriz de Distancias (Autoría Propia) 
  
                                                                                                                               
 
 
Nuestro conglomerado hasta este punto está casi finalizado. En este momento ya 
tenemos el grupo 537468910 al cual se une el grupo 2 (ver Figura 38) 
 
A medida que la matriz de distancias decremento y el grafo incrementa, es decir, 
cuando se crea un nuevo conglomerado, se tiene la posibilidad de identificar cuales grupos 
son los que tienen menor diferencias y unirlos entre sí. 
Cuando un taxón en comparación con otro taxón (ambos pertenecientes al grupo de 





En la figura 39a y 39b se muestran dos cladogramas finales basados en la misma 
matriz de datos. Se puede observar la similitud que presentan los dos cladogramas entre sí. 
Es decir, la matriz de datos sigue siendo la base para el proceso de creación del cladograma, 




















7.2 Funcionamiento del sistema  
 
La aplicación fue desarrollada en base al lenguaje de programación Java el cual, es 
independiente de plataforma. A continuación, se presentan las pantallas funcionamiento del 
sistema. 
 
Figura  40 Pantalla inicial de la aplicación 





Para la creación de un nuevo proyecto podemos ver la facilidad para elegir el número 
de características y especies que participaran en el análisis (Fig. 41).  
 
Figura  41 Seleccionar número de Especies y Características 
 
 Ahora, una vez seleccionadas las características y especies procedemos a crear una 
tabla para la inserción de datos (Fig. 42) 
 
Figura  42 Interfaz para la captura de información 
 
Una vez creada nuestra tabla de datos, seleccionamos el archivo y cargamos los 





Figura  43 Tabla de Datos a ser analizados 
El siguiente panel nos muestra como los datos han sido cargados y analizados (Fig. 
44).  
 
Figura  44 Datos analizados 
Presentación del resultado final (Fig. 45) 
 






El desarrollo de nuevas tecnologías y el incremento de las relaciones de las ciencias 
naturales con el cómputo han abierto la brecha para el desarrollo de software a la medida. 
Los lenguajes de programación son utilizados como el medio por el cual se pueden plasmar 
ideas, algoritmos y llegar a un fin común deseado ya que un mismo sistema puede ser 
implementado de forma local o en un servidor web para uso público.  
Por ende, la entomología y el cómputo tienen una importancia suprema dentro de 
muchas áreas de investigación lo cual no separa al conocimiento sino antes bien logra la 
fusión de dos ciencias aparentemente excluyentes entre sí. 
La importancia de la representación de los datos finales se vuelve indispensable al 
momento de comenzar a programar. Los algoritmos propuestos tienen diferencias muy 
marcadas entre sí; estas diferencias pueden ser vistas en mayor amplitud en base a que el 
algoritmo de Hennig da la oportunidad de identificar qué carácter o conjunto de caracteres 
se utilizan para crear una unión entre especies mientras que Simple linkage une en cada 
iteración un grupo a la vez sin representar los caracteres que han sido tomados para unir cada 
grupo y esto se debe a que no es un algoritmo basado en caracteres sino en distancias.  
Por este motivo la programación de Hennig tiene muchos criterios a considerar. La 
estructura que se toma como base es a partir de una matriz de datos que el usuario introdujo, 
con dicha matriz buscamos invertir el orden de las filas tomando en cuenta que los datos 
originales son números. El siguiente paso es ordenar nuevamente la matriz por columnas y 
como paso final dentro de un arreglo plasmar los grupos que tienen el o los caracteres para 
poder unir los grupos. Si existieran dos elementos del arreglo con los mismos valores se 
concatenan las especies que unen a los grupos para tener las relaciones existentes y así evitar 
que se duplique información.  
Cada elemento del arreglo se ha representado dentro de 3 matrices de coordenadas 
que se utilizará para su posterior traficación, la primera matriz estará ocupada por aquellos 
grupos que solo tienen una característica o dicho de otra forma por los grupos en los cuales 
la característica x es la única que se hace presente. La segunda matriz de coordenadas tiene 
como base aquellas uniones donde sólo participan dos especies para cada característica, es 
decir, buscamos los pares que se pueden hacer en base a las características seleccionadas y 
finalmente la matriz 3 es aquella matriz en la cual están los grupos que contienen 3 o más 
especies por cada carácter.  
Al utilizar este tipo de matrices de coordenadas se puede hacer una búsqueda en de 
elementos ya creados. Para tener un mejor control dentro de las matrices de coordenadas, en 
específico en la matriz de coordenadas 3, es importante que sea ordenada de forma 
ascendente de acuerdo a la longitud de los grupos que están dentro de ella. Ya teniendo 
ordenada la matriz de coordenadas para cada especie se hace el mismo procedimiento de 
buscar dentro de las matrices de coordenadas 1 y 2 la existencia de grupos que estén 
contenidos en este nuevo grupo a formar.  
De esta manera se busca la graficación de todos los elementos que participan dentro 




originalmente trabaja con números enteros, pero al momento de la creación de las matrices 
de coordenadas se trabaja con matrices del tipo String y esto debido a la siguiente razón; si 
tuviésemos un grupo formado por alguna característica que tuviese como longitud de tamaño 
10, el compilador marca un error de desbordamiento ya que el tipo de datos entero no soporta 
números con esta longitud, por esta razón se decidió guardar la información de las matrices 
como tipo Sting, de esta forma puede crecer en tamaño sin importar la cantidad de elementos 
que tenga un grupo. El problema derivado de esto es que en cada operación se realizan 
constantes conversiones entre los tipos de dato Sting e int. 
Por lo que se determina que la dificultad para programar el algoritmo de Hennig es 
alta debido a todos los arreglos de datos y la alta recursividad que se maneja para encontrar 
la relaciones para cada grupo perteneciente a la matriz de coordenadas.  
Conclusiones  
 
El análisis filogenético dentro de la entomología es un proceso que requiere la 
validación y el trabajo por el experto. Las relaciones entre los taxones deben estar basadas 
en las similitudes que deben tener un árbol filogenético que nos permite reconstruir las 
similitudes entre los organismos. 
La construcción de los árboles filogenéticos o cladogramas se puede llevar a cabo por 
diferentes metodologías que se basan en principios matemáticos probabilísticos y que 
determinan cada una de las diferentes formas de la reconstrucción. Por esta razón, el uso de 
grupos dentro del campo entomológico facilita al experto el análisis filogenético, porque se 
puede utilizar como una herramienta de base para generar relaciones genealógicas entre las 
especies. Es conveniente decir que los resultados pueden ser muy similares entre sí, porque 
se basan en la matriz de datos original que trata de vincular las características más esenciales 
para su análisis.  
 
El análisis de conglomerados utiliza muchos algoritmos que se pueden utilizar 
conjuntamente para ofrecer resultados diferentes, por lo que su uso dentro de la economía, 
estadística y muchas disciplinas es esencial para la representación de datos estructurados. 
 
No hay estandarización en la formulación de cladogramas ya que depende de los 
métodos utilizados como se mencionó anteriormente. Las matrices de datos pueden tener 
diferentes características a causa de los grupos de estudio que han de ser analizados. 
 
En la parte de computacional, aunque la complejidad algorítmica en ambos 
algoritmos tiene un orden Ҩ (n3), se muestra que el algoritmo Simple Linkage reduce la 
complejidad para su comprensión y la programación. Además de que el algoritmo propuesto 
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La reconstrucción de relaciones ancestrales es uno de los aspectos más importantes en el estudio de la 
evolución de las especias dentro de la entomología, la reconstrucción se basa en características específicas  
y  la forma en que participan para lograr este fin.  
 
Por características entendemos patrones que pueden ser observables dentro de un grupo de especies 
específico. Matemáticamente se emplea una matriz de características para formar una estructura con la 
cual se pueda trabajar.  
Las características se pueden trabajar de dos formas: podemos trabajar en base a datos representados 
como secuencias de ADN; o con características homologas que son representadas en la matriz de 
características como ceros (ausencia) y unos (presencia). Para cumplir con los objetivos de este trabajo se 
han tomado como base las características homologas. 
Mediante el análisis filogenético puede medirse la similaridad entre un conjunto de especies, cuales son 
menos parecidos entre si y poder conocer cuales caracteres son los que aportan más información. Es por 
esta razón que las técnicas para la reconstrucción se dividen en: basados en distancias, y basados en 
caracteres por criterio de optimización. 
Los métodos basados en caracteres, por criterios de optimización, son ampliamente utilizados dentro del 
campo entomológico. Sin embargo, antes de 1950, no existía una metodología específica para poder 
construir arboles filogenéticos en base a características. Por lo tanto, en 1950 el científico alemán Willi 
Hennig propuso una metodología con la cual poder reconstruir las relaciones ancestrales de forma que 
fuera probada y repetible para todo conjunto de características, método que hasta la fecha es muy 
utilizado por grupos de entomólogos.  
 
El número de árboles filogenéticos que van a resultar dentro de un análisis filogenético puede ser 
calculado en base al número de características que participaran en este proceso. Es por esto que se deben 
crear métodos basados en heurísticas que nos ayudaran a acotar el número de posibles soluciones.  
 
En este trabajo se presenta una aplicación web para la reconstrucción de árboles filogenéticos, que a 
diferencia de otras aplicaciones. Ésta es gratuita y está disponible en la red para apoyo y consulta. Se 
programaron dos algoritmos para el desarrollo de árboles filogenéticos: El algoritmo de Hennig (Lipscomb, 
1998) (siendo éste aún un clásico en el mundo de la Entomología) y el algoritmo por conglomerados (una 
propuesta reciente en el cual muestra un algoritmo menos complejo de programar con resultados 
similares) (Lopez Razo, Ayala de la Vega, Lugo Espinoza, & Napoles Romero , 2016).  
 
Se empleó el lenguaje Java para el back end  (toda la parte algorítmica y de graficación). 
 
El front end   fue desarrollado en lenguaje HTML y con CSS.  Para la interface con Java se utilizó JavaScript. 
Para la recolección de los datos se empleó el lenguaje PHP. 
 





Como se mencionó en la introducción, el número de árboles filogenéticos depende completamente en el 
número de especies seleccionadas por participar. Por ejemplo, si hablamos de 3 especies (A, B, C),  pueden 
existir 3 árboles con raíz y uno sin raíz (ver Fig. 1). 
 
 
Figura 2 Árboles con 3 taxones ( (Tato Gomez , 2011) 
 
 
Según (Rodriguez Catalán, 2001) el número posible de árboles enraizados para n taxones puede ser 





         Para n>2 
 
Donde:  
Nr es la cantidad de árboles con  raíz. 
n es el número de taxones. 
 








Nu es la cantidad de árboles sin raíz. 
n es el número de taxones que utiliza. 
 
El número de posibles árboles enraizados para n taxones es igual al de los árboles sin raíz para n-1 taxones. 
Ambos números se incrementan a medida que n aumenta. De este modo, a partir de 12 especies se vuelve 
difícil cuantificar el número de árboles con y sin raíz que se pudieran obtener (debido a que es un 
problema intratable ya que el calcular todos los posibles árboles tiene un costo computacional temporal 
muy elevado). Por ejemplo, un año tiene 31 536 000 segundos, un procesador Pentium IV ejecuta 
4′000,000 instrucciones por segundo, por lo que aproximadamente ejecuta 126 144𝑥109 instrucciones 
por año.  Suponiendo que en cada instrucción se realiza un árbol, y apoyándose de la figura (ver Fig. 2), 
para 20 especies se tardaría 65 011 380 años en mostrar todos los árboles y para 30 especies tardaría 






Figura 3 Cantidad de árboles dependiendo del número de especies (Tato Gomez , 2011) 
 
        
De esta forma, cuando n es grande, el experto no puede analizar todos los árboles generados, ya que sólo 
uno de esos árboles representa correctamente la verdadera relación evolutiva. Por lo tanto, se utilizan 
heurísticas que permitan generar árboles cercanos al árbol correcto.  
 
2.2 Hennig 
La argumentación de Hennig considera la información de cada carácter, uno a la vez. Es decir, se detecta 
la presencia o ausencia de dicho carácter en cada uno de los grupos seleccionados. Un ejemplo de ello se 
ve a continuación en la Fig. 3.  
 
 
Figura 4 Matriz de Datos Hennig (Lipscomb, 1998) 
 
 






Figura 5 Árbol con el carácter 1 (Lipscomb, 1998) 
 
 
2.- Carácter 2 – el carácter derivado es encontrado solo en el taxón B, y no provee mucha información 
sobre las relaciones entre taxas (ver Fig. 5). 
 
Figura 6 Árbol con el carácter 2 (Lipscomb, 1998) 
 
 
3.- Carácter 3 - el carácter derivado es autopomorifico para el grupo C (ver Fig. 6). 
 
 
Figura 7 Árbol con el carácter 3 (Lipscomb, 1998) 
 
 
4.- Carácter 4 – el carácter derivado es sinapomorfico y une los taxas A y B (ver Fig. 7) 
 
Figura 8 Árbol con el carácter 4 (Lipscomb, 1998) 
 
 






Figura 9 Árbol con el carácter 5 (Lipscomb, 1998) 
 
 
Las matrices de datos reales raramente son así de simples. Sin embargo, el concepto es   el mismo.  
 
2.3 Conglomerados 
El Análisis Clúster o Análisis de Conglomerados, es una técnica estadística multivariante que busca agrupar 
o separar elementos o variables tratando de lograr la máxima homogeneidad en cada grupo y la mayor 
diferencia entre los grupos. Existen muchas técnicas para el uso de conglomerados sin embargo nos 
basaremos en los algoritmos jerárquicos acumulativos (forman grupos haciendo conglomerados cada vez 
más grandes), aunque no son los únicos posibles (Terrádez Gurrea). 
 
Para poder unir variables o individuos es necesario tener algunas medidas numéricas que caractericen las 
relaciones entre las variables o los individuos. Cada medida refleja una asociación en un sentido particular 
y es necesario elegir una medida apropiada dependiendo del problema que se esté tratando. 
 
Como cualquier algoritmo, es conveniente identificar los pasos que se requieren para efectuar el análisis. 
Los pasos dentro del análisis de conglomerados son: 
 
4. Elección de variables 
5. Elección de las medidas de asociación 
6. Elección de la técnica de clúster 
 
Dentro del análisis filogenético que a continuación se presenta, la elección de variables ha sido 
determinada por un experto que avala la veracidad de la matriz de datos. La medida de asociación será 
calculada en base a la diferencia de valores que tendrán cada una de las características homólogas con 
respecto al conjunto de taxones que forman la matriz de datos. Estas diferencias serán calculadas y 
representadas en una matriz de distancias.  
 
Algoritmo: 
 Se comienza con una matriz con n taxones (matriz de datos) y con una matriz n×n de distancias ∆ 
= (δij) simétrica y con ceros en la diagonal. 
 Se busca en la matriz de disimilaridades los grupos que tengan menor distancia entre si  (el par de 
grupos más próximos). Sean U y V los grupos más próximos, y d (UV) su distancia. 
 Se unen los grupos U y V, y se etiqueta el nuevo grupo como (UV). Se actualiza la matriz de 
disimilaridades, de la siguiente forma: 
c) se borran las filas y columnas correspondientes a los grupos U y V.  





Repetir los pasos 2 y 3, n − 1 veces. Al final, todas las unidades estarán incluidas en un único grupo y las 
etiquetas de los grupos que se han unido, así como las distancias con las que se unieron (Hernández, 
2011). 
 
3.- Materiales y Métodos 
 
La aplicación realiza el análisis de datos mediante la ejecución de un script de JavaScript instanciado por 
el usuario. 
 
JavaScript Inicialmente fue desarrollado por la empresa Netscape en 1995 con el nombre de LiveScript. 
Posteriormente pasó a llamarse JavaScript quizás tratando de aprovechar que Java era un lenguaje de 
programación de gran popularidad y que un nombre similar podía hacer que el nuevo lenguaje fuera 
atractivo. JavaScript a diferencia de Java, se ejecuta directamente en el navegador y es por esto que nos 
da una forma más eficiente de manipulación de datos. En la figura 9, que se muestra a continuación, se 













El sistema se desarrolló utilizando la plataforma el IDE Netbeans 8.1 y se realizaron pruebas utilizando el 
navegador Google Chrome, sin embargo está disponible para los diferentes navegadores como Mozila 
Firefox o Microsoft Edge. 
 
La aplicación Web supone que el usuario cuenta con un grupo de estudio particular. Para poder ingresar 
dicha información dentro de una matriz (considerada matriz de datos).  La aplicación no está acotada a 
un grupo determinado de especies ni a un conjunto específico de datos es por esto que los datos a analizar 
deben ser validados para poder obtener resultados aceptables (ver fig. 10.). Dichas acciones son 















Una vez que los datos han sido introducidos, el algoritmo escogido entra en acción, en las siguientes 
figuras se describe el funcionamiento de cada uno. En la figura 11 se muestra el seudocódigo del algoritmo 
de Hennig.  
 
Figura 12 Seudocódigo Hennig 
                                                            
 
Como se observa en la figura 11, el algoritmo programado requiere tres ciclos. Cada ciclo contiene 





Como se observa en la figura 12, Para recorrer la matriz se requieren dos ciclos anidados, por lo 
que el algoritmo tiene una complejidad Ҩ (n3) 
 
Figura 13 Seudocódigo Simple Linkage 
 
Dentro del concepto de complejidad, es observable que ambos poseen una complejidad de Ҩ 
(n3), sin embargo son completamente diferentes  al momento de ser programados, 
especialmente en las funciones de  graficación. Simple Linkage vincula un grupo a la vez en cada 
iteración del análisis mientras que Hennig agrupa o separa especies en base a cada carácter que 
participa dentro de las iteraciones correspondientes.  Esto produce que Hennig sea mucho más 




El funcionamiento general del sistema web está basado con la idea de que el usuario ya cuenta 
con la matriz de datos que se quiere trabajar. Teniendo la matriz de datos la forma en que se 
trabaja se muestra en la  Fig. 13. 
 
Figura 14 Funcionamiento general del Sistema WEB 
                        
 
 
Una vez terminado el análisis, el reporte final de los datos podrá ser analizado por el usuario sin 
necesidad de tener que ingresar al sistema nuevamente ya que toda la información final será 
presentada en un documento con formato PDF.  
 
Diseño del Sitio Web 
El maquetado de la página principal del Sitio Web se muestra en la figura 14. Dentro de la página 
principal se busca tener una distribución óptima y un diseño que permita la facilidad en la 
navegación. 
 
Descargar analisis completo de Informacion 
Presentacion de Resultados al Usuario
Ejecucion de Script
Datos Sistema
Captura de informacion en sistema
Datos Usuario
Solicitar al usuario especificaciones de analisis




Figura 15 Maquetado Principal del Sitio Web 
 
 
Se cuenta con una página exclusiva para poder introducir los datos de la matriz de caracteristicas. 
El maquetado de la página para el análisis puede verse en la Figura 15. Dentro de esta página se 
puede indicar el número de especies, características y especificar los estados que presentan las 
características en cada especie.  
 
Una vez ingresada toda la información podemos esperar a que los resultados sean desplegados y 










El avance tecnológico y el acceso a medios electrónicos y digitales han incrementado la posibilidad 
de compartir información y conocimiento al poder desarrollar  aplicaciones específicas para darle 
solución a un problema real. Los sitios Web son una poderosa herramienta ya que nos brindan 
acceso a dichos sitios Web únicamente teniendo una conexión a internet y un navegador web 
actualizado.  
 
Dentro del campo entomológico, el estudio de las relaciones ancestrales entre especies es un pilar 
importante al momento de querer hacer un análisis de un grupo en común, y es por esta razón  que 
la aplicación descrita anteriormente le permite al usuario reconstruir dichas relaciones de una forma 
sencilla y con una interfaz fácil para el usuario.  
 
La complejidad de los algoritmos mencionados relativamente es similar ya que ambos poseen una 
complejidad de n3.  Sin embargo, en la programación de los algoritmos y su graficación, simple 
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